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RESUMEN
Caracteres cuantitativos (morfológicos y fenológicos) son estudiados en cruzamiento «F2» de 
poblaciones raciales de maíz para conocer su variabilidad genética y la divergencia racial. Las 
poblaciones «F,», son incluidas con fines comparativos. El análisis canónico muestra que las tres 
primeras variables canónicas (ve) representan la casi totalidad de las diferencias observadas entre 
las poblaciones estudiadas (99,8%).Los caracteres discriminantes asociados con la primera ve 
son aquellos correlacionados con la morfología de la espiga (diámetros en el punto medio, en la 
base y en el ápice) y, en particular, con la anchura del cariopse. La segunda ve está vinculada con 
el ciclo vegetativo de la planta (antesis de las flores estaminadas y pistiladas (días) y el número 
de hojas totales por planta. La tercera ve está correlacionada, principalmente, con el número de 
hileras de grano, por espiga. Del análisis de agrupamiento se observa que las poblaciones «F,» 
se muestran más afines al progenitor femenino mientras que las «F2» están más cercanas a su 
progenitor masculino en casi todos los grupos analizados. La elevada segregación transgresiva en 
«F2» para casi todos los caracteres indica un alto grado de recombinación. Estos resultados 
sugieren una elevada variabilidad genética oculta en las poblaciones raciales, la que puede ser de 
utilidad en planes de mejoramiento.
Palabras clave: Maíz (Zea mays ssp.mays)', razas de maíz; heterosis; germoplasma; análisis 
canónico, evolución.
RACIAL POPULATIONS OF MAIZE (ZEA MAYS L. SSP. MAYS) FROM 
SALTA (ARGENTINA): EVALUATION OF “ F2” CROSSINGS
SUMMARY
Quantitative traits (both morphological and phenological) were studied in the«F2» generations 
o f crossings o f maize racialpopulations in order to investigate genetic variability and racial 
divergence. « F (» populations were included for comparative purposes. In Canonical analysis the 
first three variables account for almost all (=99.8%) o f the differences observed among 
populations. Discriminant traits associated to the first canonical variable (cv) were correlated to 
ear shape (basal ear diameter, midpoint ear diameter and apical ear diameter) and particularly to 
kernel width. The second cv are linked to vegetative cycle length (tassel flowering time and to 
silking flowering time (days)) and total leaf number per plant. The principal trait linked to the 3rd. 
cv is the row number o f grains per ear. «F 1» populations were more related to the female 
progenitor, while «F2» were largely closer to their male progenitor. The high transgressive 
segregation in «F2» for almost all the characters indicates a high degree o f recombination. These 
results suggest a high degree of hidden genetic variability m racial populations, which would be 
useful for plant breeders.
Key words: Maize (Zea mays ssp. mays)', races o f maize; heterosis; canonical analysis; 
germplasm; evolution.
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INTRODUCCIÓN
En la mayoría de las poblaciones locales de 
maíz existe una elevada variabilidad genética. 
Sólo una pequeña parte de esa variabilidad ha sido 
descrita. La existencia de esa variación genética es 
una condición necesaria para su evolución (La 
Cadena, 1981). En particular los estudios mor­
fológicos, de poblaciones «F2 », son importantes 
para un mejor conocimiento de la variabilidad 
genética y del grado de parentesco entre las pobla­
ciones raciales de maíz (Goodman, 1978, Martínez, 
1981; Martínez et al., 1983). La heterosis obser­
vada en cruzamientos de poblaciones F ( y F2 puede 
revelar divergencia genética que no es expresada 
por los progenitores. Los cruzamientos entre po­
blaciones raciales de parentesco lejano originan a 
menudo grados elevados de heterosis de suma 
importancia biológica. En cambio, grados bajos de 
heterosis son frecuentes si se trata de poblaciones 
relativamente similares, adaptadas a condiciones 
ecológicas semejantes. La divergencia ecológica 
entre los progenitores generalmente también es 
importante en la heterosis de los híbridos. Se 
espera, en general, que en los cruzamientos F2 
entre poblaciones raciales similares, se conserve 
la mitad de la heterosis original, mientras que en 
los cruzamientos entre poblaciones raciales diver­
gentes la heterosis muchas veces se pierde y se 
puede recuperar en planes de mejoramiento 
(Hiorth, 1985). El objetivo de este trabajo es la 
evaluación de cruzamientos «F2 », para conocer la 
variabilidad genética y la divergencia entre las 
poblaciones raciales. Los caracteres cuantitativos 
empleados son, en su mayoría, de distribución 
continua y poseen, potencialmente, importancia 
para la evolución y el mejoramiento genético de 
especies cultivadas como el maíz(Camussi, 1979).
Los resultados pueden ser de gran utilidad para 
la selección de materiales a emplear en planes de 
mejoramiento.
MATERIALES Y METODOS
El material empleado (Cuadro N° 1) para los cruza­
mientos interraciales pertenece a la colección de maíces 
del noroeste argentino (provincia de Salta) y se conser­
va en el Banco de Germoplasma de la EERA-ÍNTA de 
Pergamino.
La elección de las poblaciones raciales parentales y 
el diseño de los cruzamientos fue realizada sobre la base 
de resultados de clasificación fenotípica de las razas de 
maíz de Salta (Cámara Hernández y Miante Alzogaray, 
1979; Melchiorre, 1992).
El material evaluado de los cruzamientos «F2» 
consistió en 15 muestras de 66 granos cada una, extraí­
das de espigas provenientes de cruzamientos controla-
REV FACULTAD DE AGRONOMIA , 18 (3): 147-156, 1998
Poblaciones raciales de maiz. 149
dos («SIB») entre plantas « F 1» (un número variable de 
plantas «F1 », se polinizó con mezcla de polen, coleccio­
nado de plantas de la misma población). El diseño 
experimental empleado es el de bloques completos 
aleatorizados: 3 bloques divididos en 5 parcelas. En 
cada parcela (6 hileras de 11 plantas, distanciadas 75 
cm entre hileras y 33 cm entre plantas) se realizó el 
relevamiento, sobre plantas individuales, de los si­
guientes caracteres cuantitativos: m orfológicos
vegetativos (altura de la espiga distal [cm](AES), 
número de hojas a la espiga distal (NHES), altura total 
[cm] (A T) y número total de hojas (H T)) y los 
fenológicos: floración masculina (FM ) y floración fe­
menina (FF) [en días] y los reproductivos (número de 
espigas por planta (NE), peso de la espiga distal [g] 
(PE), producción total de espigas/planta [g] (PET), 
número de hileras de granos/espiga (NHI), número de 
cariopses por hilera (CH I), longitud de la espiga [cm] 
(LE), diámetro de la espiga en el ápice [cm] (DEA), 
diámetro de la espiga en la base [cm] (DEB),diámetro 
de la espiga en el punto medio [cm] (DEM), peso de 50 
cariopses [g] (P50C), longitud promedio de 10 cariopses 
[mm] (LC), anchura promedio de 10 cariopses [mm] 
(AC), espesor promedio de 10 cariopses [mm](EC) y
los índices 1 y 2 (IN,: D M E/LE; IN2:EC/LC). En 
Melchiorre (1992) se describe la manera en que fueron 
relevados y medidos los caracteres.
Métodos estadísticos
Con los datos individuales de cada población F2 se 
obtuvo un valor promedio, la desviación estándard y el 
coeficiente de variación (CV(%)) para cada uno de los 
caracteres considerados (Cuadros N° 2, 3 4, 5 y 6). Se 
incluyeron en el análisis, las poblaciones parentales y 
las « F (», con el fin de establecer comparaciones.
A partir del conjunto de datos originales (poblacio­
nes parentales, «F )» y  «F2») se confeccionó una matriz 
básica (MBD) (compuesta por 1103 filas=píantas y 20 
columnas=caracteres),que fue analizada mediante las 
técnicas estadisticas multivaridas (análisis canónico y 
de agrupamiento) (Sneath y Sokal (1973), Morrison 
(1976)).
Análisis Canónico (AC)
Mediante el análisis canónico las 20 variables ori­
ginales se transformaron en variables canónicas, (com­
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binaciones lineales de las v. originales) lo que permite: 
a) reducir el número de variables necesarias para la 
clasificación, b) obtener la ortogonalización de las 
variables y c) máximizar las diferencias entre poblacio­
nes y minimizar las diferencias dentro de cada pobla­
ción.
Análisis de agrupamiento
A partir de las variables canónicas se obtuvieron las 
matrices de distancias euclidianas entre UTO’s (Unida­
des Taxonómicas Operacionales) para cada conjunto. 
El agrupamiento de los U TO’s sobre la base de las 
distancias euclidianas, se realizó por medio del método 
UPGM A (U nw eighted Pair-G roup m ethod using 
aritmetic averages) técnica del ligamiento promedio, 
que origina menor distorsión (Sneath y Sokal, 1973).
Muestras del material original y el derivado de los 
cultivos experimentales se conservan en el Laboratorio 
de Recursos Genéticos Vegetales “N.I.Vavilov”, Fac. 
Agronomía de la Universidad de Buenos Aires .
RESULTADOS
La comparación de los valores promedios 
(Cuadros N° 2, 3, 4, 5 y 6) de la  F2 con aquellos de 
sus progenitores indica la presencia de una 
elevada segregación transgresiva para casi todos 
los caracteres.
Análisis canónico (AC)
Los resultados del AC, se muestran en el 
Cuadro N° 7. Las tres primeras variables canóni­
cas (ve) sintetizan el 99,8 % de la variabilidad 
total; la primera ve. resume el 99,4 %, mientras 
que la segunda v.c. y la tercera resumen solamen­
te el 0,4 % (Cuadro N° 7, parte inferior). Ello 
indica que son suficientes las dos primeras varia­
bles para resumir la variación encontrada y poder 
representarla en gráficos bidimensionales (Figs. 1,
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2, 3, 4, y 5). En los diagramas de dispersión (Fig. 1 
y 2), se observa que los puntos (valores medios de 
las ve) que representan a las dos poblaciones 
raciales parentales (PP y CHA; AO y CA) se 
ubican dentro del rango de variación de la pobla­
ción P ayasea considerando laprimera(en abcisas) 
o la segunda (en ordenadas) de las variables canó­
nicas. Este resultado sugiere que ambos progeni­
tores poseen una población ancestral común. En 
los diagramas de dispersión siguientes (Eigs. 3, 4 
y 5) se observa que los puntos que representan a las 
dos poblaciones raciales parentales se ubican den­
tro del rango de variación de la población F2, 
solamente considerando a la primera variable 
canónica. Este resultado, si bien no excluye la 
existencia de poblaciones ancestrales comunes, 
sugiere que ambas poblaciones parentales poseen 
un grado mayor de divergencia (en cuanto a los 
caracteres asociados a la2da ve.) La contribución 
de los caracteres a la primera, segunda y tercera 
variable canónica, se resume en la parte superior
del Cuadro N°7. Los caracteres con mayor valor 
ligados a la primera ve son los referidos a la 
morfología de la espiga (diámetros de la espiga en 
la base (DEB), en su punto medio (DME); y en el 
ápice (DEA) y en particular a la anchura del 
cariopse (AC)). Los caracteres que muestran ma­
yor peso relativo en la segunda ve son los que están 
vinculados con el ciclo vegetativo de la planta 
(antesis de las flores estaminadas (FM) y pis- 
tiladas (FF)) y el número hojas totales. La terce­
ra variable canónica está correlacionada tam­
bién con los diámetros de la espiga en el punto 
medio y en la base, pero principalmente con el 
número de hileras de grano por espiga (NH1).
Análisis de agrupamiento
El agrupamiento de las UTO’s (las poblacio­
nes raciales parentales y los cruzamientos « F ^ y  
«F2») se observa en los Fenogramas de distancia 
entre UTO’s (Figs. 6, 7, 8, 9 y 10).
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Conjunto 1 (Fig. 6): incluye a las razas 
parentales Pisinga Púrpura (PP), Chaucha (CHA) 
y a las poblaciones «F,» y «F2» derivadas. Se 
distinguen dos núcleos: el primero de ellos (N r) 
está formado por la población «F (» y  CHA. El 
segundo núcleo (N2) incluye a «F,» y PP. La 
población « F (» se muestra más cercana al proge­
nitor femenino (CHA) que la población «F2» en 
relación al progenitor masculino (=PP).
Conjunto 2 (Fig.7): Se distingue el núcleo 
formado por la población « F (» (AOxCA) y CA 
del segundo núcleo constituido por la población F2 
(AOxCA) y AO. A igual que en el grupo 1, la 
población «Fpv presenta más afinidad con el pro­
genitor femenino y la«F2» (menor) afinidad con el 
progenitor masculino.
Conjunto 3 (Fig.8)
Se distinguen el Subgrupo 1 compuesto por 
las poblaciones parentales Ocho Rayas (OR) y 
(BOR) y la «Ft» derivada del cruzamiento entre 
ambas y el Subgrupo 2 que permanece alejado del 
anterior. La «Fp> se encuentra mas cercana al 
Progenitor masculino (OR).
Conjunto 4 (Fig.9)
Se distingue el subgrupo formado por las po­
blaciones parentales Amarillo Ancho (AA), Or­
gullo Cuarentón (OC) y su cruzamiento«F » de la 
población «F2» que permanece aislada. En el 
subgrupo se manifiesta la mayor similitud entre 
AAyO C.
Conjunto 5 (Fig. 10)
Se distingue el subgrupo formado por las po­
blaciones «F(» (PExN) y sus progenitores (PE y 
N) de la «F2» que permanece aislada. La «F 
muestra una mayor similitud con el progenitor 
femenino (N).
DISCUSION Y CONCLUSIONES
Los valores promedios de los híbridos frecuen­
temente exceden los valores de los progenitores en 
Fj y/ o F2 (lliorth, 1985) como se muestra en los 
Cuadros N° 2 ,3 ,4 , 5 y 6. Si bien es común que haya 
segregación transgresiva en F2, el grado de trans­
gresión1 es variable en cada conjunto analizado y 
para cada carácter. Cuando los genes (-) dominan, 
se espera en F¡ una transgresión negativa. Las 
transgresiones en F2 son mayores cuanto más 
parejo estén distribuidos los genes (+) y (-) entre 
ambos progenitores.
El análisis canónico muestra que las dos pri­
meras variables representan la casi totalidad de las 
diferencias observadas entre las poblaciones estu­
diadas (99,7%). El hecho que los valores medios 
de las poblaciones parentales estén fuera de los
'Depende de la cantidad de genes (+ y -) presentes en los 
progenitores, siendo los genes (+) aquellos que aumentan las 
dimensiones y los (-) aquellos que la reducen
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límites de variación de las progenies “F2” (Figs. 3,
4 y 5) es una evidencia de segregación transgresiva 
y de divergencia genética entre los padres, mien­
tras que cuando los valores medios de los progeni­
tores están dentro de los límites de variación, ellos 
indican la existencia de una población ancestral 
común de ambos progenitores y, por lo tanto, un 
mayor grado de afinidad (Goodman, 1978). Los 
caracteres discriminatorios más importantes 
asociados a la primera variable canónica (Cuadro 
N° 7) son los caracteres reproductivos referidos 
a la morfología de la espiga (diámetros en el pun­
to medio (DME), en la base (DEB) y en el ápice 
(DEA)) y en particular al tamaño de los granos 
(anchura del cariopse). Mientras que la segunda 
variable canónica está correlacionada con el ci­
clo vegetativo de la planta (antesis de las flores 
estaminadas (FM) y  pistiladas (FF)) y el número 
hojas totales por planta (HT). La tercera varia­
ble canónica está correlacionada también con los 
diámetros de la espiga en el punto medio y en la 
base, pero principalmente con el número de hile­
ras de grano por espiga (NHI). Del análisis de 
agrupamiento puede deducirse el grado de afini­
dad entre las poblaciones raciales estudiadas. Las 
poblaciones «F,» se muestran más afines al proge­
nitor femenino, mientras que las «F2» están más 
cercanas a su progenitor masculino en casi todos 
los grupos analizados.La elevada segregación 
transgresiva observada en las poblaciones «F2» 
para casi todos los caracteres, y variable en cada 
conjunto, puede atribuirse a un alto grado de 
recombinación ocurrida en dicha generación. Es­
tos resultados sugieren una elevada variabilidad 
genética oculta en las poblaciones raciales estu­
diadas. Esta variabilidad puede ser utilizada para 
la elección de materiales a emplear en planes de 
mejoramiento.
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